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RESUMO GERAL 

 

Objetivou-se estudar os efeitos, sobre a ordenação dos animais por seu valor genético, 

da inclusão da covariância genética aditiva direta maternal nos modelos de predição 

dos valores genéticos de peso a desmama de bovinos de corte utilizando dados 

simulados. Os dados foram simulados considerando-se três valores diferentes de 

correlação genética aditiva direta maternal (-0,25, -0,50 e +0,25) e três razões de 

variância aditiva direta e aditiva maternal (1:1, 1:2 e 2:1), perfazendo um total de nove 

cenários. Em cada cenário, os valores genéticos foram preditos incluindo-se ou não a 

covariância no modelo. Os valores da correlação de Spearman entre os postos dos 

animais, considerando o valor genético predito, nos cenários de correlação genética 

aditiva direta maternal -0,50 nas razões de variâncias 1:1 e 2:1 foram iguais a 0,84 e 

0,85, respectivamente; no cenário de correlação -0,25 nas razões de variâncias 1:1, 

1:2, e 2:1 foram iguais a 0,96, 0,95 e 0,97 respectivamente e no cenário de correlação 

positiva +0,25 nas razões de variâncias 1:1, 1:2 e 2:1 com valores de 0,92, 0,91 e 0,96 

respectivamente. Os valores foram altos e significativos, o que sugere maior 

concordância entre as ordens de mérito dos animais. O valor médio para a correlação 

de Spearman estimados no cenário -0,50 1:2 foi igual a 0,46 indicando menor 

proximidade entre as ordens de mérito dos indivíduos neste cenário. Os resultados 

indicam incluir a covariância nos modelos de predição para que as classificações dos 

animais estejam mais próximas do real.  

 

Palavras chave: avaliação genética; efeito maternal; posto. 
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ABSTRACT 

 

The objective was to study the effects on the ordering of the animals by their genetic 

value of the inclusion of direct maternal additive genetic covariance models of 

prediction of breeding values for weaning weight in beef cattle using simulated data. 

The data were simulated considering three different values of maternal direct additive 

genetic correlation (-0.25, -0.50 and +0.25) and three reasons direct additive variance 

and maternal additive (1: 1, 1: 2 and 2: 1), making a total of nine scenarios. In each 

scenario, the breeding values were predicted including whether or not the covariance 

in the model. The values of the Spearman correlation between animal clinics, 

considering the predicted genetic value, the scenarios of direct maternal additive 

genetic correlation -0.50 in the ratios of variances 1: 1 and 2: 1 were equal to 0.84 and 

0, 85, respectively; -0.25 scenario the correlation variance in the ratios 1: 1, 1: 2 and 2: 

1 were 0.96, 0.95 and 0.97 respectively, and the positive correlation scenario in +0.25 

Variance ratios 1: 1, 1: 2 and 2: 1 with values of 0.92, 0.91 and 0.96 respectively. The 

values were high and significant, suggesting greater consistency between the animal 

merit orders. The average value for the Spearman correlation estimated in scenario -

0.50 1: 2 was equal to 0.46 indicating lesser proximity between merit orders of 

individuals in this scenario. The results indicate include the covariance in prediction 

models for the classification of animals are closer to real. 

 

Keywords: genetic evaluation; maternal effect; ranking. 
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CAPÍTULO 1 – CONSIDERAÇÕES GERAIS 

 

1 INTRODUÇÃO   

 

O crescimento da população mundial pressionou o aumento na demanda por 

alimentos, resultando no crescimento da oferta de alimentos por aumento da 

produtividade ou pela abertura de novas áreas de exploração agropecuárias, o que 

provocou impactos ambientais pelas velhas práticas utilizadas, que desconsideram 

ações sustentáveis (Pedreira e Primavesi, 2011). 

Dentre as atividades agropecuárias, a pecuária brasileira é de fundamental 

importância para a economia do país, com forte participação da pecuária de corte 

(Calegari, 2011). 

Confirmando esta importância e o crescimento da agropecuária, Palhares 

(2012) projetou uma estimativa no período de 2009/2010 a 2019/2020 que o setor de 

carnes terá crescimento na ordem de 3,64%/ano para as carnes de frango, 2,15%/ano 

para os bovinos e 2,0%/ano da carne suína. 

O Brasil se destaca no cenário mundial como um dos maiores produtores de 

proteína animal, ocupando o segundo lugar em volume produzido, com 9,21 milhões 

de toneladas e possuindo uma população de 193,4 milhões de animais. A 

produtividade do rebanho, porém, ainda é baixa, tendo uma taxa de desfrute de apenas 

22%, inferior àquela dos estados Unidos que é de 37% (Almeida, 2013; ANUALPEC, 

2013).  

Os bovinos convertem carboidratos e proteínas vegetais em proteína animal. 

Dependendo do animal e do sistema de manejo aplicado, a eficiência de conversão 

alimentar pode ser de 5 a 45%. O restante são dejetos e gases, principalmente o 

metano (CH4), que contribuem com parte das emissões de gases de efeito estufa. Por 

possuir o maior rebanho comercial, o Brasil é um dos países com maior potencial para 

mitigar as emissões do metano proveniente da pecuária (Mendu et al., 2012; Cerri e 

Carvalho, 2012). 

A agropecuária enfrenta outra preocupação ambiental, relativa à água potável 

no mundo, pois, dependendo do manejo dos solos, esta atividade pode modificar a 

quantidade de água pela alteração da permeabilidade do solo de forma indireta e pela 

irrigação como forma direta (Chiaravalloti e Pádua, 2011).   
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O agronegócio brasileiro terá o desafio de evoluir de sistemas de produção 

baseados em agrossistemas para outro baseado em agroecossistemas de produção. 

A primeira estrutura de produção é a convencional, que não leva em conta os serviços 

ecossistêmicos, causando a degradação e afetando a agropecuária e a segunda, 

integra o manejo do solo, da água, culturas e vegetação nativa, objetivando a 

preservação e a melhoria dos serviços ecossistêmicos (Romeiro, 2009).  

De acordo com Vasconcellos (2008), a produção sustentável de alimentos 

traduz-se por rebanhos mais eficientes produtivamente, pelo menor requerimento das 

alterações ambientais.  

Em bovinos de corte o melhoramento genético tem trabalhado com intuito de 

maximizar o desenvolvimento dos animais, buscando o crescimento rápido dos 

bovinos, sendo que aqueles animais que possuem maior capacidade de crescimento 

precisarão de menor tempo para atingir peso e idade ao abate (Sarmento, 2003).  

O crescimento pré desmama é uma etapa de grande importância no 

desenvolvimento de bovinos, por isto há vários estudos para avaliar os efeitos 

genéticos aditivos diretos e maternais que influenciam esta característica. A 

característica de crescimento neste período recebe grande influência dos efeitos 

maternais, o que aumenta o interesse de programas de melhoramento animal em 

estimar corretamente as (co)variâncias para predizer os valores genéticos, buscando 

maximizar o progresso genético na população (Ferreira, 2009).  

O presente trabalho teve por objetivo avaliar a inclusão ou não da covariância 

genética aditiva direta-maternal nos modelos de predição dos valores genéticos em 

dados simulados do peso à desmama em bovinos de corte e na classificação pelo 

mérito do valor genético predito dos animais avaliados. 
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1.1 Objetivos 

 

1.1.1 Objetivos gerais 

 

 Avaliar o efeito, sobre a ordem de mérito genético dos animais, da inclusão da 

covariância genética aditiva direta-maternal, nos modelos de predição dos 

valores genéticos em dados simulados do peso à desmama em bovinos de 

corte, considerando diferentes valores de correlação e razões de variâncias 

aditivas direta e maternal. 

 

 

1.1.2 Objetivos específicos 

 

 Avaliar o efeito sobre a ordem de mérito genético dos animais, da inclusão da 

covariância genética aditiva direta-maternal nos modelos de predição dos 

valores genéticos em dados simulados do peso à desmama em bovinos de 

corte, considerando o valor de correlação aditiva direto-maternal igual a -0,50 e 

razões de variâncias direta-maternal iguais a 75:75, 50:100 e 100:50.  

 Avaliar o efeito sobre a ordem de mérito dos animais, da inclusão da covariância 

genética aditiva direta-maternal nos modelos de predição dos valores genéticos 

em dados simulados do peso à desmama em bovinos de corte, considerando o 

valor de correlação aditiva direto-maternal igual a -0,25 e razões de variâncias 

direta-maternal iguais a 75:75, 50:100 e 100:50. 

 Avaliar o efeito sobre a ordem de mérito dos animais, da inclusão da covariância 

genética aditiva direta-maternal nos modelos de predição dos valores genéticos 

em dados simulados do peso à desmama em bovinos de corte, considerando o 

valor de correlação aditiva direto-maternal igual a +0,25 e razões de variâncias 

direta-maternal iguais a 75:75, 50:100 e 100:50 
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2 REVISÃO DE LITERATURA 

 

2.1 SUSTENTABILIDADE NA PECUÁRIA E O MELHORAMENTO GENÉTICO  

 

Entende-se por produção sustentável aquela que leva em consideração os 

recursos naturais e sua finitude, garantindo o desenvolvimento da presente geração 

para com “as necessidades do presente, sem comprometer a capacidade das novas 

gerações atenderem às suas próprias necessidades” (CMMAD, 1991)     

A agricultura e a pecuária contribuem para as emissões de metano (CH4), 

dióxido de carbono (CO2) e óxido nitroso (N2O) na atmosfera, que são gases de efeito 

estufa. A matéria seca vegetal quando decomposta em condições de aerobiose 

(presença de oxigênio), libera energia, gás carbônico, minerais e água. Em baixas 

concentrações de oxigênio, como solos encharcados ou compactados, pântanos, 

aterros sanitários, acúmulo de dejetos, sistema digestivo de ruminantes, entre outros, 

essa decomposição vegetal libera metano, gás 25 vezes mais calorífico do que o gás 

carbônico (Primavesi, 2007).  

A produção pecuária pode gerar menor entropia se ocorrer em ambientes que, 

por exemplo, supram as necessidades dos animais, resultando em bem-estar e 

conforto, permitindo a coexistência com uma grande diversidade de organismos 

nativos, que aumentem o sequestro de carbono e que permitam integrar maior 

produção de diferentes alimentos em áreas antes somente utilizadas com a 

monocultura (Broom et al., 2013). 

Existem sistemas de produção que seguem critérios ecológicos, incluindo 

biodiversidade integrada, reciclagem e uso de energias alternativas (Melado, 2007). 

Encontram-se em uso técnicas que utilizam práticas sustentáveis, sendo 

apontados como promotores de baixa entropia em relação aos convencionais, tais 

como: integração Lavoura Pecuária Floresta (iLPF), sistema de plantio direto, 

recuperação de áreas e pastagens degradadas, florestas plantadas, fixação biológica 

de nitrogênio e tratamento de dejetos animais (CNA, 2012; Moreli, 2013). 

A presença de árvores plantadas não impede outros cultivos, criando uma maior 

diversidade e ciclagem de nutrientes, com maior filtragem da água e conservação da 

água no ambiente. A integração com árvores possibilita o uso de leguminosas que 

aumentam a fixação biológica de nitrogênio natural, o que leva uma maior 

concentração de proteína nas forrageiras (Moreli, 2013). 
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A agricultura e a zootecnia de precisão permitem a redução de insumos e a 

introdução de tecnologias que aumentem a produção vegetal e animal. Um solo bem 

manejado e com alto teor de matéria orgânica pode nos beneficiar com serviços 

ecossistêmicos: maior armazenamento de água, condições favoráveis ao 

enraizamento das plantas, mobilidade de nutrientes, resistência à erosão e ação e 

estabelecimento da microfauna. Esta última permite a redução de fertilizantes, 

principalmente os nitrogenados, pois os microrganismos capturam o excesso de 

nitrogênio, evitando que o mesmo seja lixiviado para cursos de água (Romeiro, 2009). 

Estratégias podem ser utilizadas para melhorar a eficiência e produtividade da 

pecuária como, por exemplo, uso de confinamento para terminação, o semi-

confinamento e a suplementação no período seco reduzindo o ciclo de produção e o 

uso mais sustentável da terra e dos recursos naturais, possibilitando maior ciclagem 

de nutrientes (Tomkins et al., 2011; Bernués et al., 2011; Berchielli et al., 2012). 

A pecuária enfrenta a necessidade de melhorar os índices produtivos e 

intensificar a produção, com a redução das emissões por unidade produzida, 

melhorando o manejo e o aproveitamento dos resíduos ou subprodutos (Tomkins et 

al., 2011; Cerri e Carvalho, 2012).   

Nesta busca sustentável em transformar nutrientes da dieta em carne ou leite, 

torna-se necessário o alinhamento das pesquisas com criadores e centros de 

biotecnologias para que promovam os programas de melhoramento genético, 

tornando-os acessíveis aos produtores e possibilitando a multiplicação de animais 

eficientes. Estas medidas podem elevar os índices zootécnicos, resultando na redução 

das desordens causadas pelos métodos convencionais de criação de animais (Lopes 

et al.,2012; Moreli, 2013). 

Os programas de melhoramento genético de bovinos têm trabalhado com intuito 

de aumentar a produtividade em menor espaço de tempo e área. Neste contexto o 

crescimento dos bovinos torna-se importante para que se atinja maior produtividade 

(Everling et al., 2001; Sarmento et al., 2003; Valente et al., 2008).   
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2.2 PESO À DESMAMA   

 

Devido a necessidade da produção animal se adequar às práticas sustentáveis, 

algumas características tornam-se primordiais nos programas de melhoramento 

genético que selecionam animais precoces. O peso à desmama é uma característica 

muito importante, uma vez que, dependendo da idade ao abate destes animais, boa 

parte do peso final é atingido até a desmama. O crescimento dos animais do 

nascimento à desmama não sofre influência somente dos genes herdados dos seus 

pais, como também do ambiente materno, o que envolveria a produção leiteira e 

habilidade maternal (Willham, 1963; Willham, 1980; Schaeffer, 1993; Paz et al., 1999; 

Everling et al., 2001; Ferraz Filho et al., 2002; Albuquerque e Meyer, 2005; Bijma, 2006; 

Heydarpour, 2008; Valente et al., 2008; Boligon et al., 2009).  

A alta produtividade animal será alcançada com a correta identificação e 

multiplicação dos melhores genótipos, com a separação dos fatores genéticos e 

ambientais que interferem no fator crescimento dos indivíduos (Everling et al., 2001; 

Sarmento et al., 2003; Valente et al., 2008). 

O crescimento dos animais sofre influência do efeito genético aditivo direto, que 

é intrínseco do animal, potencial herdado dos seus parentais através de seus genes, 

bem como de interferências ambientais e do efeito maternal. Os pais contribuem com 

genes para seus descendentes, mas a influência materna frequentemente se estende 

para além da simples transmissão genética (Willham, 1963; Willham, 1980; Pereira, 

2001; Lôbo et al 2014).   

O efeito maternal é todo o ambiente proporcionado pela mãe, seja na fase pré 

ou pós natal, para garantir bom desempenho de suas crias. Este efeito é determinado 

por genes relacionados à habilidade materna. As diferenças genéticas entre mães, em 

relação ao efeito maternal, são expressas na progênie (Everling et al., 2001; Guterres 

et al., 2007; Ribeiro et al., 2009; Ferreira, 2009). 

As causas do efeito maternal necessárias para o crescimento do bezerro podem 

ainda ser influenciadas pela herança citoplasmática do óvulo, pelo ambiente 

intrauterino, pelo ambiente pós-natal, pela capacidade de produção de leite e pela 

habilidade maternal, contribuindo para a variação desta característica (Robison, 1972; 

Pelicioni e Queiroz, 2001; Everling et al., 2001; Ferreira, 2009). 

 A idade da vaca exerce forte influência sobre o peso dos bezerros, pois a 

capacidade de produção de leite da fêmea aumenta com sua idade, que é 
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acompanhada com o aumento do peso de suas crias. Quando a fêmea chega a sua 

maturidade fisiológica ocorre a redução na produção de leite e consequentemente 

também uma redução do peso dos bezerros (Paz et al., 1999). 

 A correlação entre os efeitos genéticos aditivos diretos maternais, ao ser 

estimada, pode sofrer alterações em função de diferentes fatores, tais como: a 

estrutura dos dados do número de fêmeas com registro de produção, a interação touro 

ano de nascimento e a interação touro e rebanho. O valor desta correlação pode variar 

de negativo a positivo (Waldron et al., 1993; Lee e Pollak, 1997; Eler et al., 2000; 

Maniatis e Pollott, 2003; Fridrich et al., 2005). 

Segundo Ribeiro (2009), a literatura relata grande variação das estimativas de 

covariância genética aditiva direto-maternal nos pesos tomados às várias idades.  

A existência de correlação genética negativa entre os efeitos genéticos diretos 

e maternos caracteriza o antagonismo entre os efeitos dos genes para potencial de 

crescimento e dos genes para a habilidade materna (Fernandes e Ferreira, 2000; 

Maniatis e Pollott, 2003; Splan et al., 2002; Pelicioni et al., 2003; Knackfuss et al., 2006; 

Castro-Pereira et al., 2007; Ribeiro et al., 2009; Gonçalves et al., 2011; Wasike et al., 

2009; Souza et al., 2011; Santos et al., 2012).  

 Diante da falta de consenso de se incluir ou não a covariância, tem sido proposta 

considerá-la como igual a zero (Schaeffer, 1993; Mercadante e Lôbo, 1997). Alguns 

autores sugerem que os modelos que consideram a covariância diferente de zero são 

os mais indicados no processo de avaliação genética (Ferreira et al., 2011; Júnior et 

al., 2013). 

Quando os efeitos maternais são ignorados nas análises, há superestimativa da 

herdabilidade direta, o que pode conduzir a conclusões errôneas no valor genético 

predito dos animais e no seu ordenamento, uma vez que toda a variância encontrada, 

excetuando-se a residual, terá origem atribuída ao efeito genético aditivo direto 

(Fernandes e Ferreira, 2000; Ferreira et al., 2011).  

Fernandes e Ferreira (2000) em seus estudos sobre modelos estatísticos para 

a característica ganho de peso na pré-desmama, afirmaram a necessidade da inclusão 

do efeito materno, nos modelos que estimam o valor genético.  

Guterres et al. (2006) ao estimar parâmetros genéticos para a característica 

ganho de peso médio diário do nascimento à desmama para a raça Angus, afirmam 

que a covariância entre efeitos genéticos direto e materno devem ser incluídas no 

modelo de análise com o objetivo de aumentar a acurácia das estimativas. Entretanto, 
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estes autores afirmam que, para o ganho de peso da desmama ao sobreano esta 

inclusão não seria necessária. 

A inclusão da covariância também é defendida por outros autores que afirmam 

que quando esta covariância é incluída nos modelos, resulta em melhor predição dos 

valores genéticos dos animais estudados (Abbasi et al., 2012; Guterres et al., 2007) 

do que quando esta é considerada igual a zero (Schaeffer, 1993; Mercadante e Lôbo, 

1997).  

Ribeiro et al. (2009), afirmam não haver necessidade da inclusão da covariância 

genética aditiva direto-materna em análises de avaliações genéticas das 

características de crescimento, na raça Tabapuã, pois a inclusão desta covariância 

não alterou a predição dos valores genéticos e a classificação dos melhores animais.  

Os dados de campo sofrem muita influência do meio o que dificulta conhecer os 

parâmetros reais da população. Utilizar ferramentas que permitem simular cenários 

com dados que se aproximam dos dados reais, pode-se estimar parâmetros com maior 

exatidão (Fontoura-Júnior, 2007).    
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CAPÍTULO 2. EFEITO DA INCLUSÃO DA COVARIÂNCIA GENÉTICA 

ADITIVA DIRETA-MATERNAL SOBRE AS PREDIÇÕES DO VALOR 

GENÉTICO ADITIVO DIRETO DO PESO À DESMAMA EM DADOS 

SIMULADOS COM CORRELAÇÃO IGUAL A -0,50 

 

RESUMO 

 

Objetivou-se estudar os efeitos, sobre a ordenação dos animais por seu valor genético, 

da inclusão da covariância genética aditiva direta maternal nos modelos de predição 

dos valores genéticos de peso a desmama de bovinos de corte utilizando dados 

simulados. Os dados foram simulados com a correlação genética aditiva direta 

maternal no valor de -0,50 e três razões de variância aditiva direta e aditiva maternal 

(1:1, 1:2 e 2:1), perfazendo um total de três cenários. Em cada cenário, os valores 

genéticos foram preditos incluindo-se ou não a covariância no modelo. As correlações 

de Spearman entre os postos dos animais considerando o valor genético predito na 

razão de variância 1:1, 1:2 e 2:1 foram 0,84, 0,46 e 0,85 respectivamente. No caso em 

que a variância direta é menor que a variância maternal a correlação foi média o que 

sugere menor proximidade entre as ordens de mérito. Nos demais cenários estas 

correlações foram altas e significativas sugerindo maior proximidade entre as ordens 

de mérito dos indivíduos. As diferenças entre as médias das acurácias foram 

significativas, porém com valores menores quando se inclui a covariância diferente de 

zero. Quando se inclui a covariância nos modelos de predição do valor genético dos 

animais a ordenação possui maior concordância entre predição e posto do que quando 

a covariância foi igual a zero.  

 

Palavras chave: avaliação genética; efeito maternal; posto. 
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ABSTRACT 

 

The objective was to study the effects on the ordering of the animals by their genetic 

value of the inclusion of direct maternal additive genetic covariance models of 

prediction of breeding values for weaning weight in beef cattle using simulated data. 

The data were simulated with maternal direct additive genetic correlation in the amount 

of -0.50 and three reasons direct additive variance and maternal additive (1: 1, 1: 2 and 

2: 1), making a total of three scenarios. In each scenario, the breeding values were 

predicted including whether or not the covariance in the model. Spearman correlations 

between the animals of posts considering the genetic value predicted in the variance 

ratio 1: 1, 1: 2 and 2: 1 were 0.84, 0.46 and 0.85 respectively. In the case where the 

direct variance is lower than variance maternal average correlation was suggested that 

the proximity of the lowest order of merit. In other scenarios these correlations were 

high and significant suggesting greater proximity between the substantive orders of 

individuals. The differences between the mean accuracies were significant, but with 

lower values when it includes different from zero covariance. When including the 

covariance models to predict the genetic value of animals ordination has greater 

agreement between prediction and placed than when the covariance was zero. 

 

Keywords: genetic evaluation; maternal effect; ranking. 
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1 INTRODUÇÃO 

 

O mercado de bovinos de corte busca animais com maior velocidade de 

crescimento, fazendo com que os mesmos permaneçam menos tempo em pastagens 

ou confinamentos, encurtando o ciclo de produção. A fase de crescimento na pré-

desmama concentra atenção e importância, em virtude de ser a fase com maior 

velocidade de crescimento (Heydarpour, 2008; Boligon et al., 2009). 

O período que envolve a pré desmama é influenciado por alguns fatores 

considerados relevantes no peso final do bezerro, tais como: a habilidade materna, o 

grupo genético, o sexo, o mês e ano de nascimento, a idade da vaca, a idade do 

bezerro (Albuquerque e Meyer, 2005).  

Os pesos ao nascer e à desmama são reconhecidamente características 

indicadoras dos efeitos maternais. A importância do efeito maternal durante a fase de 

crescimento pré-desmama tem como sustentação fisiológica a habilidade da mãe 

prover as necessidades mínimas capazes de permitir a sobrevivência e o 

desenvolvimento da sua prole (Ribeiro et al., 2009). 

As características utilizadas na seleção de animais superiores no período pré-

desmama podem ser afetadas não somente pelo genótipo do animal, como efeito 

direto, mas também pelo efeito maternal (Guterres et al., 2007) 

É grande a busca por modelos que melhor predigam a covariância e os valores 

genéticos. Os modelos que incluem os efeitos maternais sejam genéticos ou 

ambientais apresentaram melhor predição. Os estudos de características de 

crescimento na pré-desmama de bovinos de corte têm estimado correlação negativa 

entre os efeitos genéticos aditivos direto e maternal (Vasconcellos et al., 2013). 

A existência de correlação genética negativa entre os efeitos genéticos diretos 

e maternais sugerem o antagonismo entre os efeitos dos genes para potencial de 

crescimento e dos genes para a habilidade materna (Fernandes e Ferreira, 2000; 

Maniatis e Pollott, 2003; Splan et al., 2002; Pelicioni et al., 2003; Knackfuss et al., 2006; 

Castro-Pereira et al., 2007; Ribeiro et al., 2009; Gonçalves et al., 2011; Wasike et al., 

2009; Souza et al., 2011; Santos et al., 2012). 

A não inclusão da covariância genética direta-maternal no modelo, determina 

estimativas viesadas das covariâncias para caracteres sob efeito maternal, gerando 

pouca confiabilidade das mesmas, assim como dos parâmetros genéticos derivados, 



 34 

o que consequentemente levaria a predições menos acuradas dos valores genéticos 

(Ferreira et al., 2011).  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 35 

2 MATERIAL E MÉTODOS 

 

Utilizaram-se dados simulados seguindo a metodologia descrita por Ferreira et 

al. (2011). Foram geradas 20 réplicas de um rebanho fechado, em acasalamento 

aleatório, de 1.000 vacas com 25 touros, não aparentados e não selecionados, 

formando a população base. A simulação estocástica considerou 20 anos de seleção, 

com critério de seleção baseado no valor genético dos animais. Esta simulação gerou, 

para cada um dos animais, valores fenotípicos do peso à desmama (PD), com base 

nos quais foram preditos os valores genéticos. As estimativas de (co)variâncias foram 

utilizadas no presente estudo, para a predição dos valores genéticos. O conjunto final 

de observações foi composto por dados de 289.600 indivíduos. 

 As predições de valores genéticos, foram obtidas pelo método de Máxima 

Verossimilhança Restrita (REML) através de modelo animal unicaráter, usando o 

aplicativo MTDFREML (Multiple Trait Derivative Free Restricted Maximum Likelihood), 

descrito e desenvolvido por BOLDMAN et al. (1995). 

O modelo linear misto empregado para descrever cada observação foi: 

 

𝒀 = 𝑿𝜷 + 𝒁𝟏𝒂 + 𝒁𝟐𝒎 + 𝒁𝟑𝒑 + 𝒆 

 

em que: 

𝒀= vetor das observações da característica (PD); 

𝑿= matriz de incidência dos efeitos fixos; 

𝜷= vetor dos efeitos fixos; 

𝒁𝟏= matriz de incidência do efeito genético aditivo direto de cada animal; 

𝒂= vetor de efeitos aleatórios genéticos aditivos diretos; 

𝒁𝟐= matriz de incidência do efeito genético aditivo maternal de cada animal; 

𝒎= vetor de efeitos aleatórios genéticos aditivos maternais; 

𝒁𝟑= matriz de incidência do efeito do ambiente permanente maternal; 

𝒑= vetor de efeitos aleatórios do ambiente permanente maternal; 

𝒆= vetor de efeitos aleatórios residuais. 

 

 Os valores genéticos aditivos foram preditos considerando-se correlação 

genética aditiva direto-maternal igual a -0,50. Três razões entre variância genética 

direta e maternal (1:1, 1:2 e 2:1) e duas classes que consideraram a covariância 
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genética entre os efeitos direto e maternal conforme a simulação dos dados e outro 

como igual a zero, totalizando 6 cenários. 

 As razões de variâncias são aplicadas da seguinte forma: variância genética 

aditiva direta de 75 e variância genética aditiva maternal de 75 o que resulta em uma 

razão de variância de 1:1, variância genética aditiva direta de 50 e variância genética 

aditiva maternal de 100 o que resulta em uma razão de variância de 1:2 e variância 

genética aditiva direta de 100 e variância genética aditiva maternal de 50 o que resulta 

em uma razão de variância de 2:1.   

 Os indivíduos foram ordenados pelo seu valor genético predito direto para peso 

à desmama considerando-se  𝒓𝒂𝒎 = -0,50 e foi feita seleção por truncamento dos 

3.000 animais superiores, correspondendo a aproximadamente 1% do total de 

animais. Para cada um desses indivíduos foram assinalados dois valores de 

ordenação (posto) em função do seu valor genético predito incluindo a covariância 

(PVGA) e do seu valor genético predito com covariância considerada como zero 

(PVGAC0). 

 Para a avaliação do efeito da inclusão ou não da covariância genética aditiva 

direto-maternal no modelo, calculou-se a diferença entre os valores genéticos preditos 

(PVGA e PVGAC0), e a análise da correlação de Spearman entre postos dos 

indivíduos. 

 Os valores médios das acurácias dos valores genéticos preditos (PVGA e 

PVGAC0) foram comparados pelo teste t de Student, para verificar o efeito da inclusão 

da covariância sobre esta correlação.  
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3 RESULTADO E DISCUSSÃO  

 

Os arquivos foram agrupados contendo 3000 animais ordenados por postos 

definido pelo seu valor genético predito incluindo-se a covariância genética aditiva 

direta maternal (PVGA) e pelo seu valor genético predito quando a covariância 

genética aditiva direta maternal foi considerada igual a zero (PVGAC0) para a 

correlação estudada  𝒓𝒂𝒎 = -0,50 e razões entre variância genética direta e maternal 

(1:1, 1:2 e 2:1). Em todos os cenários foram observados maior número de animais do 

que era esperado, selecionando animais no modelo considerou a covariância como 

igual a zero (PVGAC0) e não seriam selecionados no modelo que inclui a covariância 

diferente de zero (PVGA). 

Na Tabela 1, nos cenários simulados considerando as razões de variância 

genética aditiva direta-maternal 1:1, 1:2 e 2:1 os números de animais selecionados 

foram 3442, 4188 e 3399 respectivamente. No cenário simulado com a razão de 

variância 1:2 1188 animais foram selecionados no modelo que considera a covariância 

diferente de zero e não foram selecionados no modelo que considera a covariância 

igual a zero. 

 

Tabela 1. União dos arquivos contendo os animais selecionados pelo valor genético 

predito, considerando a covariância diferente de zero (PVGA) e igual a zero (PVGAC0) 

 Razão de variância genética 
aditiva direta-maternal 

Número de indivíduos 
selecionados 

 1:1 3442 

 𝒓𝒂𝒎 = -0,50 1:2 4188 
 2:1 3399 

 

A correlação de Spearman entre os postos dos indivíduos classificados de 

acordo com PVGA e PVGAC0, apresentada na Tabela 2, em dois cenários de razões 

de variância, 1:1 e 2:1 com valores de 0,84 e 0,85, respectivamente, foram altos e 

significativos, o que sugere proximidade entre as ordens de mérito dos animais. No 

cenário 1:2 com o valor de 0,46, correlação foi média, com menor proximidade entre 

as ordens de mérito dos animais avaliados. 
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Tabela 2. Correlação de Spearman entre os postos dos animais selecionados pelo 

valor genético predito, considerando a covariância diferente de zero (PVGA) e igual a 

zero (PVGAC0) 

 Razão de variância genética 
aditiva direta-maternal 

Correlação de Spearman 

 1:1 0,84 

 𝒓𝒂𝒎 = -0,50 1:2 0,46 

 2:1 0,85 

 

Ao analisar a média da diferença entre os postos dos animais (PVGA-PVGAC0) 

nos três diferentes cenários, foram gerados gráficos que mostram a variação na 

magnitude das diferenças entre postos apresentado na Figura 1. Os gráficos 

demonstram diferenças entre incluir ou não a covariância nos modelos de avaliações 

genéticas. Observam-se discretas diferenças nos primeiros postos, acentuando-se de 

forma crescente na medida em que os postos se elevam.  

Nos cenários 1:1 e 2:1 houve variação das diferenças entre os postos 

crescentes a partir daqueles animais que obtinham o maior valor genético predito. 

Nestes mesmos cenários observou-se maiores concentrações de postos com 

diferenças positivas a partir do posto 1000 e menores concentrações de postos com 

diferenças negativas. O grupo de postos com diferenças positivas representam 

aqueles animais que não foram selecionados no modelo caso não fosse incluída a 

covariância, na predição do valor genético (PVGA). No cenário 1:2 esta variação 

ocorreu nos primeiros postos nos animais de maior valor genético  

Na Figura 2 é apresentada a distribuição dos valores genéticos preditos 

considerando a covariância diferente de zero (PVGA) e igual a zero (PVGAC0), em 

função dos postos dos animais. Observam-se maiores alterações nos gráficos onde 

não há a inclusão da covariância (gráfico 2, 4 e 6), com maiores dispersões dos valores 

genéticos preditos, em relação aos gráficos que incluem a covariância genética aditiva 

direta-maternal (gráfico 1, 3 e 5). Os gráficos demonstram que ao incluir a covariância 

nos modelos de predição do valor genético predito ocorre maior concordância entre 

predição e posto.  
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Cenário  𝒓𝒂𝒎 =-0,50 razão de variância 1:1 
 

 
 

Cenário  𝒓𝒂𝒎 =-0,50 razão de variância 1:2 
 

 
 

Cenário  𝒓𝒂𝒎 =-0,50 razão de variância 2:1 
 

 
 

 

Figura 1. Distribuição das diferenças entre postos dos indivíduos, assinalados em 

função do PVGA e PVGAC0, em relação aos postos segundo PVGA. 
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Cenário  𝒓𝒂𝒎 =-0,50 razão de variância 1:1 
1 

 

2 

 

Cenário  𝒓𝒂𝒎 =-0,50 razão de variância 1:2 
3 

 
 

4 

 

Cenário  𝒓𝒂𝒎 =-0,50 razão de variância 2:1 
5 

 
 

6 

 

 

Figura 2. Distribuição dos valores genéticos preditos considerando a covariância 

diferente de zero (PVGA - 1, 3 e 5) e igual a zero (PVGAC0 - 2, 4 e 6), em função dos 

postos dos animais. 

 

Ao se compararem as acurácias médias estimadas para a predição dos valores 

genéticos obtidos no cenário de correlação -0,50 nas três razões de variâncias 

estudadas as diferenças entre estas foram significativas (p<0,001) pata o teste t de 
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Student. Este resultado sugere que a inclusão da covariância no modelo de análise 

afeta a acurácia das predições.    

 

Tabela 3. Médias das acurácias da predição dos valores genéticos, obtidas incluindo-

se a covariância genética aditiva direta maternal no modelo (PVGA), e obtidas 

considerando esta covariância igual a zero (PVGAC0), comparadas pelo teste t de 

Student.  

 
Razão de variância genética 

aditiva direta –maternal 
Média das acurácias 

 

PVGA PVGAC0  

 1:1 0,5465 0,5581 *** 

 𝒓𝒂𝒎 = -0,50 1:2 0,5180 0,6365 *** 
 2:1 0,5903 0,6008 *** 

*** diferenças significativas (p<0,001)  
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4 CONCLUSÃO 

 

Conclui-se que no cenário de correlação negativa no valor de -0,50, que ao 

incluir a covariância genética aditiva direta maternal nas predições do valor genético 

direto de peso à desmama leva a alteração na ordem de mérito dos indivíduos. 
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CAPÍTULO 3. EFEITO DA INCLUSÃO DA COVARIÂNCIA GENÉTICA 

ADITIVA DIRETA-MATERNAL SOBRE AS PREDIÇÕES DO VALOR 

GENÉTICO ADITIVO DIRETO DO PESO À DESMAMA EM DADOS 

SIMULADOS COM CORRELAÇÃO IGUAL A -0,25 

 

RESUMO 

 
O presente trabalho teve como objetivo estudar os efeitos, sobre a ordenação dos 

animais por seu valor genético, da inclusão da covariância genética aditiva direta 

maternal nos modelos de predição dos valores genéticos de peso a desmama de 

bovinos de corte, utilizando dados simulados. Os dados foram simulados com a 

correlação genética aditiva direta maternal no valor de -0,25 e três razões de variância 

aditiva direta e aditiva maternal (1:1, 1:2 e 2:1), perfazendo um total de três cenários. 

Em cada cenário, os valores genéticos foram preditos incluindo-se ou não a 

covariância no modelo. A correlação de Spearman entre os postos dos animais 

considerando o valor genético predito na razão de variância 1:1, 1:2 e 2:1 foram 0,96, 

0,95 e 0,97 respectivamente. Em todos os casos as correlações foram altas e 

significativas sugerindo grande proximidade entre as ordens de mérito dos indivíduos. 

As diferenças entre as médias das acurácias foram significativas nos cenários onde as 

variâncias eram iguais (1:1) e no cenário onde a variância maternal era maior que a 

aditiva (1:2). No cenário onde o valor da variância aditiva era maior que a variância 

maternal não foi observado diferença entre as médias das acurácias. Quando se inclui 

a covariância nos modelos de predição do valor genético dos animais a ordenação 

possui maior concordância entre predição e posto do que quando a covariância foi 

igual a zero.  

 

Palavras chave: avaliação genética; efeito maternal; posto. 
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ABSTRACT 

 

This work aimed to study the effects on the ordering of animals by their genetic value 

of the inclusion of direct maternal additive genetic covariance models of prediction of 

breeding values for weaning weight in beef cattle using simulated data. The data were 

simulated with maternal direct additive genetic correlation in the amount of -0.25 and 

three reasons direct additive variance and maternal additive (1: 1, 1: 2 and 2: 1), making 

a total of three scenarios. In each scenario, the breeding values were predicted 

including whether or not the covariance in the model. The Spearman correlation 

between the animals of posts considering the genetic value predicted the variance ratio 

1: 1, 1: 2 and 2: 1 were 0.96, 0.95 and 0.97 respectively. In all cases, the correlations 

were high and significant suggesting great merit of proximity between the individual 

orders. The differences between the mean accuracies were significant in scenarios 

where the variances were equal (1: 1) and in the scenario where the maternal variance 

was greater than additive (1: 2). In the scenario where the value of the additive variance 

was greater than the maternal variance no difference was observed between the mean 

accuracies. When including the covariance models to predict the genetic value of 

animals ordination has greater agreement between prediction and placed than when 

the covariance was zero. 

 

Keywords: genetic evaluation; maternal effect; ranking. 
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1 INTRODUÇÃO 

 

Para os programas de seleção, as características de crescimento de bovinos de 

corte são relevantes. O conhecimento da influência materna em características pré e 

pós-desmama é fundamental, quando se objetiva a formulação de programas de 

melhoramento genético (Boligon et al., 2009). 

Quando se analisam dados de bovinos de corte, não somente é necessária a 

diferenciação de fatores genéticos e ambientais, bem como o fator genético deve ser 

separado em efeitos diretos e maternos (Valente et al., 2008). 

O conhecimento da influência materna sobre os pesos pré-desmama e a 

correlação existente entre o efeito genético aditivo direto e o materno são importantes 

para que se tenham resultados de herdabilidade precisa e não viesadas, pois o 

antagonismo entre eles poderia ter consequências para o programa de melhoramento 

genético (Fernandes e Ferreira, 2000; Splan et al., 2002; Maniatis e Pollott, 2003; 

Pelicioni et al., 2003; Knackfuss et al., 2006; Guterres et al., 2007; Castro-Pereira et 

al., 2007; Valente et al., 2008; Ribeiro et al., 2009; Wasike et al., 2009; Ferreira et al., 

2011; Gonçalves et al., 2011; Souza et al., 2011; Santos et al., 2012).  

Se for ignorado o efeito direto e maternal nos modelos considerando a 

covariância como zero, Assan (2013) menciona que as classificações por mérito 

destes animais estarão incorretas ou distorcidas.  

Ao estimar parâmetros genéticos para o ganho médio diário de peso do 

nascimento à desmama a covariância entre o efeito genético aditivo direto e o maternal 

deve ser considerada no modelo, uma vez que sua inclusão pode promover redução 

no componente de variância residual, conferindo melhor ajuste aos dados, ou seja, 

não incluir a covariância pode alterar a ordem de classificação dos animais (Guterres 

et al., 2007). 

Não considerar a covariância genética direta-maternal no modelo de análise 

para se estimar as (co)variâncias e os parâmetros genéticos do crescimento até a 

desmama, pode resultar em valores estimados viesados das (co)variâncias, 

interferindo nas estimativas dos parâmetros genéticos, na predição dos valores 

genéticos dos animais e no ganho genético por seleção (Abbasi et al., 2012). 

Devido os resultados de campo terem grandes variações no valor da 

covariância entre os efeitos genéticos aditivo direto e genético aditivo maternal nos 

modelos de predição torna-se importante determinar o efeito da inclusão. Diferenças 
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pequenas nos valores das estimativas podem alterar as posições de um grande 

número de animais no ordenamento pelo valor genético (Assan, 2013).  
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2 MATERIAL E MÉTODOS  

 

Utilizaram-se dados simulados seguindo a metodologia descrita por Ferreira et 

al. (2011). Foram geradas 20 réplicas de um rebanho fechado, em acasalamento 

aleatório de 1.000 vacas com 25 touros, não aparentados e não selecionados, 

formando a população base. A simulação estocástica considerou 20 anos de seleção, 

com critério de seleção baseado no valor genético dos animais. Esta simulação gerou, 

para cada um dos animais, valores fenotípicos do peso à desmama (PD), com base 

nos quais foram preditos os valores genéticos. As estimativas de (co)variâncias foram 

utilizadas no presente estudo, para a predição dos valores genéticos. O conjunto final 

de observações foi composto por dados de 289.600 indivíduos. 

 As predições de valores genéticos, foram obtidas pelo método de Máxima 

Verossimilhança Restrita (REML) através de modelo animal unicaráter, usando o 

aplicativo MTDFREML (Multiple Trait Derivative Free Restricted Maximum Likelihood), 

descrito e desenvolvido por BOLDMAN et al. (1995). 

O modelo linear misto empregado para descrever cada observação foi: 

 

𝒀 = 𝑿𝜷 + 𝒁𝟏𝒂 + 𝒁𝟐𝒎 + 𝒁𝟑𝒑 + 𝒆 

 

em que: 

𝒀= vetor das observações da característica (PD); 

𝑿= matriz de incidência dos efeitos fixos; 

𝜷= vetor dos efeitos fixos; 

𝒁𝟏= matriz de incidência do efeito genético aditivo direto de cada animal; 

𝒂= vetor de efeitos aleatórios genéticos aditivos diretos; 

𝒁𝟐= matriz de incidência do efeito genético aditivo maternal de cada animal; 

𝒎= vetor de efeitos aleatórios genéticos aditivos maternais; 

𝒁𝟑= matriz de incidência do efeito do ambiente permanente maternal; 

𝒑= vetor de efeitos aleatórios do ambiente permanente maternal; 

𝒆= vetor de efeitos aleatórios residuais. 

 

 Os valores genéticos aditivos foram preditos considerando-se correlação 

genética aditiva direto-maternal igual a -0,25. Três razões entre variância genética 

direta e maternal (1:1, 1:2 e 2:1) e duas classes que consideraram a covariância 
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genética entre os efeitos direto e maternal conforme a simulação dos dados e outro 

como igual a zero, totalizando 6 cenários. 

 As razões de variâncias são aplicadas da seguinte forma: variância genética 

aditiva direta de 75 e variância genética aditiva maternal de 75 o que resulta em uma 

razão de variância de 1:1, variância genética aditiva direta de 50 e variância genética 

aditiva maternal de 100 o que resulta em uma razão de variância de 1:2 e variância 

genética aditiva direta de 100 e variância genética aditiva maternal de 50 o que resulta 

em uma razão de variância de 2:1.   

 Os indivíduos foram ordenados pelo seu valor genético predito direto para peso 

à desmama considerando-se  𝒓𝒂𝒎 = -0,25 e foi feita seleção por truncamento dos 

3.000 animais superiores, correspondendo a aproximadamente 1% do total de 

animais. Para cada um desses indivíduos foram assinalados dois valores de 

ordenação (posto) em função do seu valor genético predito incluindo a covariância 

(PVGA) e do seu valor genético predito com covariância considerada como zero 

(PVGAC0). 

 Para a avaliação do efeito da inclusão ou não da covariância genética aditiva 

direto-maternal no modelo, calculou-se a diferença entre os valores genéticos preditos 

(PVGA e PVGAC0), e a análise da correlação de Spearman entre postos dos 

indivíduos. 

 Os valores médios das acurácias dos valores genéticos preditos (PVGA e 

PVGAC0) foram comparados pelo teste t de Student, para verificar o efeito da inclusão 

da covariância sobre esta correlação.  
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3 RESULTADO E DISCUSSÃO  

  

Foram agrupados os dados contendo 3000 animais ordenados por seus valores 

genético preditos incluindo a covariância no modelo (PVGA) e com valor da covariância 

igual a zero (PVGAC0) para a cenário que considera  𝒓𝒂𝒎 = -0,25 e razões entre 

variância genética aditiva direta e maternal (1:1, 1:2 e 2:1). Observou-se maiores 

números de animais selecionados do que esperado pela seleção por truncamento, 

indicando que animais que foram selecionados pelo seu valor genético predito para o 

cenário que considerava a covariância como igual a zero (PVGAC0) e não seriam 

selecionados no outro modelo de predição que assume o valor da covariância genética 

aditiva direta maternal diferente de zero (PVGA). Estes resultados são apresentados 

na Tabela 1, que nos cenários simulados considerando as razões de variância genética 

aditiva direta-maternal 1:1, 1:2 e 2:1 os números de animais selecionados foram 3183, 

3185 e 3146 respectivamente. 

 

Tabela 1. União dos arquivos contendo os animais selecionados pelo valor genético 

predito, considerando a covariância diferente de zero (PVGA) e igual a zero (PVGAC0) 

 
Razão de variância genética 

aditiva direta-maternal 
Número de indivíduos 

selecionados 

 1:1 3183 

 𝒓𝒂𝒎 = -0,25 1:2 3185 
 2:1 3146 

 

O cálculo da correlação de Spearman entre os postos dos indivíduos 

classificados de acordo com PVGA e PVGAC0, apresentados na Tabela 2, nos três 

cenários de razão de variância 1:1, 1:2 e 2:1 resultou em valores de correlações 0,96, 

0,95 e 0,97, respectivamente. Estes valores foram altos e significativos, sugerindo 

proximidade entre as ordens de mérito dos animais, concordando com os resultados 

encontrados com dados simulados apresentados por Vasconcellos et al. (2013) e com 

dados de campo apresentados por Ribeiro et al. (2009). 
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Tabela 2. Correlação de Spearman entre os postos dos animais selecionados pelo 

valor genético predito, considerando a covariância diferente de zero (PVGA) e igual a 

zero (PVGAC0) 

 
Razão de variância genética 

aditiva direta-maternal 
Correlação de Spearman 

 1:1 0,96 

 𝒓𝒂𝒎 = -0,25 1:2 0,95 

 2:1 0,97 

 

As diferenças entre os postos dos animais (PVGA-PVGAC0) nos cenários das 

três razões de variâncias são apresentadas na Figura 1. Ao se observar a figura 

verificam variações das diferenças entre os postos, o que ocorreu de forma crescente 

à medida que elevava o número dos postos dos indivíduos de maior valor genético. 

Observou-se também que a partir do posto 2000 um número de postos de diferenças 

positivas que são animais que estariam fora da seleção se caso no modelo não fosse 

incluída a covariância.  

A distribuição dos valores genéticos preditos considerando a covariância 

diferente de zero (PVGA) e igual a zero (PVGAC0), em função dos postos dos animais 

é apresentada na Figura 2. Os gráficos que assumem a covariância genética aditiva 

direto maternal diferente de zero (gráfico 1, 3 e 5) mostram concordância maior entre 

predição e posto do que os gráficos no qual a covariância genética aditivo direto 

maternal é tomada como zero (gráfico 2, 4 e 6).  Estes resultados demonstram 

uniformidade dos dados quando se inclui a covariância genética aditiva direta maternal 

nos modelos de predição dos valores genéticos. 

Ao se compararem as acurácias médias estimadas para a predição dos valores 

genéticos obtidos no cenário de correlação -0,25 onde a variância aditiva é maior que 

a variância maternal (2:1) não foi significativa a diferença entre as médias, ao teste t 

de Student (p<0,001). Este resultado sugere que a inclusão ou não da covariância no 

modelo de análise neste cenário não afeta a acurácia das predições. Por outro lado 

nos outros dois cenários (1:1 e 1:2) as diferenças das médias das acurácias 

comparadas pelo teste t de Student foram significativas, indicando que a acurácia das 

predições será afetada se, no modelo, for incluída a covariância genética aditiva direta 

maternal. Observou-se também que nestes dois cenários os valores da média das 
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acurácias foram menores nos modelos de predição que incluiram o valor da 

covariância diferente de zero.  

 

Tabela 3. Médias das acurácias da predição dos valores genéticos, obtidas incluindo-

se a covariância genética aditiva direta maternal no modelo (PVGA), e obtidas 

considerando esta covariância igual a zero (PVGAC0), comparadas pelo teste t de 

Student.  

 
Razão de variância genética 

aditiva direta –maternal 
Média das acurácias 

 

PVGA PVGAC0  

 1:1 0,5696 0,5787 *** 

 𝒓𝒂𝒎 = -0,25 1:2 0,5189 0,5293 *** 
 2:1 0,6179 0,6176 ns 

ns – diferenças não significativas (p<0,001); *** diferenças significativas (p<0,001)  
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Cenário  𝒓𝒂𝒎 =-0,25 razão de variância 1:1 
 

 
 

Cenário  𝒓𝒂𝒎 =-0,25 razão de variância 1:2 
 

 
 

Cenário  𝒓𝒂𝒎 =-0,25 razão de variância 2:1 
 

 
 

 

Figura 1. Distribuição das diferenças entre postos dos indivíduos, assinalados em 

função do PVGA e PVGAC0, em relação aos postos segundo PVGA. 
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Cenário  𝒓𝒂𝒎 =-0,25 razão de variância 1:1 
1 

 

2 

 

Cenário  𝒓𝒂𝒎 =-0,25 razão de variância 1:2 
3 

 

4 

 

Cenário  𝒓𝒂𝒎 =-0,25 razão de variância 2:1 
5 

 

6 

 

 

Figura 2. Distribuição doa valores genéticos preditos considerando a covariância 

diferente de zero (1, 3 e 5) e igual a zero (2, 4 e 6), em função dos postos dos animais 

determinados a partir do PVGA. 
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4 CONCLUSÃO 

 

Conclui-se que no cenário de correlação negativa no valor de -0,25, que ao 

incluir a covariância genética aditiva direta maternal nas predições do valor genético 

direto de peso à desmama ocorre a alteração na ordem de mérito dos indivíduos e 

maior concordância entre predição e posto. 
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CAPÍTULO 4. EFEITO DA INCLUSÃO DA COVARIÂNCIA GENÉTICA 

ADITIVA DIRETA-MATERNAL SOBRE AS PREDIÇÕES DO VALOR 

GENÉTICO ADITIVO DIRETO DO PESO À DESMAMA EM DADOS 

SIMULADOS COM CORRELAÇÃO IGUAL A 0,25 

 

RESUMO 

 
Avaliaram-se os efeitos, sobre a ordenação dos animais por seu valor genético, da 

inclusão da covariância genética aditiva direta maternal nos modelos de predição dos 

valores genéticos de peso a desmama de bovinos de corte utilizando dados simulados. 

Os dados foram simulados com a correlação genética aditiva direta maternal no valor 

de 0,25 e três razões de variância aditiva direta e aditiva maternal (1:1, 1:2 e 2:1), 

perfazendo um total de três cenários. Em cada cenário, os valores genéticos foram 

preditos incluindo-se ou não a covariância no modelo. A correlação de Spearman entre 

os postos dos animais considerando o valor genético predito na razão de variância 1:1, 

1:2 e 2:1 foram 0,92, 0,91 e 0,96 respectivamente, em todos os casos a correlação foi 

alta e significativa sugerindo maior proximidade entre as ordens de mérito dos 

indivíduos. As diferenças entre as médias das acurácias avaliadas pelo teste t de 

Student foram significativas e maiores quando a covariância foi diferente de zero. Ao 

incluir a covariância nos modelos de predição do valor genético dos animais ocorreram 

alterações na ordem de mérito dos animais.  

 

Palavras chave: avaliação genética; efeito maternal; posto. 
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ABSTRACT 

 

We assessed the effects on the ordering of the animals by their genetic value of the 

inclusion of direct maternal additive genetic covariance models of prediction of breeding 

values for weaning weight in beef cattle using simulated data. The data were simulated 

with maternal direct additive genetic correlation in the amount of 0.25 and three reasons 

direct additive variance and maternal additive (1: 1, 1: 2 and 2: 1), making a total of 

three scenarios. In each scenario, the breeding values were predicted including 

whether or not the covariance in the model. The Spearman correlation between the 

animals of posts considering the genetic value predicted the variance ratio 1: 1, 1: 2 

and 2: 1 were 0.92, 0.91 and 0.96 respectively, in all cases the correlation was high 

and significant suggesting greater proximity between the substantive orders of 

individuals. The differences between the mean accuracies evaluated by Student's t test 

were significant and higher when the covariance was nonzero. By including the 

covariance models to predict genetic value of the animals were no changes in the 

animal order of merit. 

 

Keywords: genetic evaluation; maternal effect; ranking. 
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1 INTRODUÇÃO 

 

 Práticas que levam em conta a preservação do meio ambiente e menor gasto 

energético são discutidos em todas as áreas de produção. Na produção de bovinos de 

corte, tem se trabalhado com seleção de animais que melhor aproveitam a energia 

consumida e convertendo a mesma em carne no menor espaço de tempo (Cerri e 

Carvalho, 2012; Moreli, 2013).  

 Os pesos tomados às várias idades são mensuradas e analisadas como forma 

de se obter melhores resultados no ganho de peso dos animais. Entre o nascimento e 

a desmama ocorre um crescimento expressivo, o que torna um período importante 

(Heydarpour, 2008; Boligon et al., 2009).  

 O peso à desmama é influenciado não somente pelos genes herdados dos pais, 

como também por fatores que devem ser separados entre o que são efeitos maternais 

e bem como efeitos ambientais. O efeito maternal é um efeito genético na vaca e um 

efeito ambiental para o bezerro, porém separar estes efeitos e quantificá-los seja de 

difícil mensuração (Willham, 1980; Lôbo et al., 2014).  

 A correlação entre o efeito genético aditivo direto-maternal em dados de campo 

mostram uma amplitude muito grande de resultados passando de valores negativos 

para valores positivos, o que dificulta a inclusão da covariância entre os efeitos nos 

modelos pelos programas de avaliação genética, pelo fato de ser um dado de difícil 

mensuração a campo. O levam os programas de melhoramento genético animal, 

considerar covariância como igual a zero (Schaeffer, 1993; Waldron et al., 1993; Eler 

et al., 2000; Fridrich et al., 2005; Guterres et al., 2007; Ribeiro et al., 2009; Wasike et 

al., 2009).  

 Ao assumir a covariância como igual a zero nos modelos de predição dos 

valores genéticos podem resultar em erros de predição, alterando os valores genéticos 

preditos dos animais e a posição na ordem de mérito dos animais avaliados (Assan, 

2013; Júnior et al., 2013).  
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2 MATERIAL E MÉTODOS  

 

Utilizaram-se dados simulados seguindo a metodologia descrita por Ferreira et 

al. (2011). Foram geradas 20 réplicas de um rebanho fechado, em acasalamento 

aleatório de 1.000 vacas com 25 touros, não aparentados e não selecionados, 

formando a população base. A simulação estocástica considerou 20 anos de seleção, 

com critério de seleção baseado no valor genético dos animais. Esta simulação gerou, 

para cada um dos animais, valores fenotípicos do peso à desmama (PD), com base 

nos quais foram preditos os valores genéticos. As estimativas de (co)variâncias foram 

utilizadas no presente estudo, para a predição dos valores genéticos. O conjunto final 

de observações foi composto por dados de 289.600 indivíduos. 

 As predições de valores genéticos, foram obtidas pelo método de Máxima 

Verossimilhança Restrita (REML) através de modelo animal unicaráter, usando o 

aplicativo MTDFREML (Multiple Trait Derivative Free Restricted Maximum Likelihood), 

descrito e desenvolvido por BOLDMAN et al. (1995). 

O modelo linear misto empregado para descrever cada observação foi: 

 

𝒀 = 𝑿𝜷 + 𝒁𝟏𝒂 + 𝒁𝟐𝒎 + 𝒁𝟑𝒑 + 𝒆 

 

em que: 

𝒀= vetor das observações da característica (PD); 

𝑿= matriz de incidência dos efeitos fixos; 

𝜷= vetor dos efeitos fixos; 

𝒁𝟏= matriz de incidência do efeito genético aditivo direto de cada animal; 

𝒂= vetor de efeitos aleatórios genéticos aditivos diretos; 

𝒁𝟐= matriz de incidência do efeito genético aditivo maternal de cada animal; 

𝒎= vetor de efeitos aleatórios genéticos aditivos maternais; 

𝒁𝟑= matriz de incidência do efeito do ambiente permanente maternal; 

𝒑= vetor de efeitos aleatórios do ambiente permanente maternal; 

𝒆= vetor de efeitos aleatórios residuais. 

 

 Os valores genéticos aditivos foram preditos considerando-se correlação 

genética aditiva direto-maternal igual a 0,25. Três razões entre variância genética 

direta e maternal (1:1, 1:2 e 2:1) e duas classes que consideraram a covariância 



 65 

genética entre os efeitos direto e maternal conforme a simulação dos dados e outro 

como igual a zero, totalizando 6 cenários. 

 As razões de variâncias são aplicadas da seguinte forma: variância genética 

aditiva direta de 75 e variância genética aditiva maternal de 75 o que resulta em uma 

razão de variância de 1:1, variância genética aditiva direta de 50 e variância genética 

aditiva maternal de 100 o que resulta em uma razão de variância de 1:2 e variância 

genética aditiva direta de 100 e variância genética aditiva maternal de 50 o que resulta 

em uma razão de variância de 2:1.   

 Os indivíduos foram ordenados pelo seu valor genético predito direto para peso 

à desmama considerando-se  𝒓𝒂𝒎 = 0,25 e foi feita seleção por truncamento dos 3.000 

animais superiores, correspondendo a aproximadamente 1% do total de animais. Para 

cada um desses indivíduos foram assinalados dois valores de ordenação (posto) em 

função do seu valor genético predito incluindo a covariância (PVGA) e do seu valor 

genético predito com covariância considerada como zero (PVGAC0). 

 Para a avaliação do efeito da inclusão ou não da covariância genética aditiva 

direto-maternal no modelo, calculou-se a diferença entre os valores genéticos preditos 

(PVGA e PVGAC0), e a análise da correlação de Spearman entre postos dos 

indivíduos. 

 Os valores médios das acurácias dos valores genéticos preditos (PVGA e 

PVGAC0) foram comparados pelo teste t de Student, para verificar o efeito da inclusão 

da covariância sobre esta correlação.  
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3 RESULTADO E DISCUSSÃO  

 

Os arquivos foram agrupados contendo 3000 animais ordenados por postos 

definido pelo seu valor genético predito incluindo-se a covariância genética aditiva 

direta maternal (PVGA) e pelo seu valor genético predito quando a covariância 

genética aditiva direta maternal foi considerada igual a zero (PVGAC0) para a 

correlação estudada  𝒓𝒂𝒎 =  0,25 e razões entre variância genética direta e maternal 

(1:1, 1:2 e 2:1). Em todos os cenários foram observados maior número de animais do 

que era esperado, selecionando animais no modelo que considerou a covariância 

como igual a zero (PVGAC0) e não seriam selecionados no modelo que inclui a 

covariância diferente de zero (PVGA). Estes resultados são apresentados na Tabela 

1.  

Na Tabela 1 são apresentados os resultados da correlação de Spearman entre 

os postos dos animais classificados de acordo com PVGA e PVGAC0 nos três cenários 

de razão de variância 1:1, 1:2 e 2:1. Foram encontradas correlações de 0,92, 0,91, 

0,96, respectivamente. Estes valores são altos e significativos, sugerindo concordância 

entre as ordens de mérito dos animais. Estes resultados estão de acordo com o 

trabalho com dados simulados de Vasconcellos et al. (2013) e com dados de campo 

de Ribeiro et al. (2009).   

Tabela 1. Número de animais selecionados e correlação de Spearman entre os postos 

dos animais selecionados pelo valor genético predito, considerando a covariância 

diferente de zero (PVGA) e igual a zero (PVGAC0). 

 Razão de 
variância 

genética aditiva 
direta-maternal 

Número de 
indivíduos 

selecionados 
Correlação de Spearman 

 1:1 3246 0,92 

 𝒓𝒂𝒎 =  0,25 1:2 3280 0,91 
 2:1 3163 0,96 

 

As médias das diferenças entre os postos dos animais (PVGA - PVGAC0), nas 

três razões de variâncias 1:1, 1:2 e 2:1 são apresentadas na Figura 1. Observou-se 

que as variações entre os postos dos indivíduos com maiores valores genéticos 

preditos foram discretas, acentuando as variações à medida que os postos 

aumentavam. Observou-se também que após o posto de número 2000 encontram-se 
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postos de diferenças positivas que são sinalizam os animais que não seriam incluídos 

na seleção pelo seu valor genético predito se caso não incluísse a covariância genética 

aditiva direta maternal.  

A distribuição dos valores genéticos preditos considerando a covariância 

diferente de zero (PVGA) e igual a zero (PVGAC0), em função dos postos dos animais 

é apresentada na Figura 2. Os gráficos que incluem a covariância genética aditivo 

direta maternal (gráfico 1, 3 e 5) mostram maior concordância entre predição e posto 

do que aqueles gráficos nos quais a covariância genética aditiva direta maternal é 

considerada como zero (gráfico 2, 4 e 6). Este resultado sugere que ao incluir a 

covariância no modelo ocorra uma uniformidade no sequenciamento dos animais pela 

ordem de mérito.  

Na Tabela 2 são apresentadas as médias das acurácias comparadas pelo teste 

t de Student. Ao se compararem as acurácias médias estimadas para a predição dos 

valores genéticos obtidos no cenário de correlação positiva ( 𝒓𝒂𝒎 = 0,25) em todos os 

cenários de razão de variância observou-se que as diferenças entre as médias foram 

significativas (p<0,001). Este resultado sugere que a inclusão da covariância no 

modelo de análise afeta a acurácia das predições, com valores maiores no grupo onde 

a covariância genética aditiva direta maternal foi incluída.   

 

Tabela 2. Médias das acurácias da predição dos valores genéticos, obtidas incluindo-

se a covariância genética aditiva direta maternal no modelo (PVGA), e obtidas 

considerando esta covariância igual a zero (PVGAC0), comparadas pelo teste t de 

Student.  

 
Razão de variância genética 

aditiva direta –maternal 
Média das acurácias 

 

PVGA PVGAC0  

 1:1 0,6280 0,6120 *** 

 𝒓𝒂𝒎 = 0,25 1:2 0,5866 0,5662 *** 
 2:1 0,6588 0,6541 *** 

 *** diferenças significativas (p<0,001)  
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Cenário  𝒓𝒂𝒎 = 0,25 razão de variância 1:1 
 

 
 

Cenário  𝒓𝒂𝒎 = 0,25 razão de variância 1:2 
 

 
 

Cenário  𝒓𝒂𝒎 = 0,25 razão de variância 2:1 
 

 
 

 

Figura 1. Distribuição das diferenças entre postos dos indivíduos, assinalados em 

função do PVGA e PVGAC0, em relação aos postos segundo PVGA. 
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Cenário  𝒓𝒂𝒎 = 0,25 razão de variância 1:1 
1 

 

2 

 

Cenário  𝒓𝒂𝒎 = 0,25 razão de variância 1:2 
3 

 

4 

 

Cenário  𝒓𝒂𝒎 = 0,25 razão de variância 2:1 
5 

 

6 

 

 

Figura 2. Distribuição doa valores genéticos preditos considerando a covariância 

diferente de zero (1, 3 e 5) e igual a zero (2, 4 e 6), em função dos postos dos animais 

determinados a partir do PVGA. 
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4 CONCLUSÃO 

 

Pode-se concluir que em um cenário de correlação positiva no valor de +0,25, 

ao incluir a covariância genética aditiva direta maternal nas predições do valor genético 

direto do peso à desmama ocorre a alteração na ordem de mérito dos indivíduos e 

maior concordância entre predição e posto.  
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CAPÍTULO 5. CONSIDERAÇÕES FINAIS 

 

 Com base nos estudos realizados sobre o efeito da inclusão da covariância 

genética aditiva direta maternal nos modelos de predição do valor genético de animais 

avaliados em programas de melhoramento genético sugere-se incluir a covariância 

entre os valores genéticos aditivo direto maternal, no qual o mesmo mostrou interferir 

positivamente na ordem de mérito dos animais avaliados, com classificações mais 

uniformes, do que somente a considerar a covariância como igual a zero.  

 

 

 

 

 

 


